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Сравнительный анализ геномов бактерий является важным этапом идентификации генов, ответ-
ственных за производство антимикробных агентов или определяющих пробиотические свойства штам-
мов. Ранее нами был выделен штамм аэробных, грамположительных бактерий, обладающих выражен-
ной антагонистической активностью, идентифицированный на основании гомологии генов 16S рРНК как 
новый штамм Bacillus subtilis GM5. Проведено полногеномное секвенирование штамма GM5 и анализ 
генов, ответственных за синтез антимикробных пептидов. Секвенирование ДНК проводили по техноло-
гии Illumina MiSeq по методу paired-end. Качество секвенирования проверяли в программе 
FastQC_v0.11.3. De novo сборку и анализ контигов осуществляли с использованием ассемблера 
SPAdes_v3.8.1. Cтатистику сборки рассчитывали в программе QUAST_v2.3. Геном аннотировали с исполь-
зованием программы PGAAP NCBI, веб-сервера RAST, сервера antiSMASH. Сборка генома В. subtilis GM5 
депонирована в БД NCBI под номером NZ_NKJH00000000. Геном включает 21 контига, объединенных в 
19 скаффолдов. Значение N50 551.988, L50 2 п.о. Размер генома составляет 4.271.280 п.о., а содержание 
GC-пар равно 43.3%. В геноме аннотировано 4518 генов и 4364 кодирующих генов, в том числе 75 генов 
тРНК и 3 оперона, кодирующих гены рРНК, 56 псевдогена. Анализ с помощью программы Antismash 
(Version 4.0.0rc1) показал, что в геноме штамма GM5 имеется 33 кластера, ответственных за синтез вто-
ричных метаболитов, в том числе антимикробных пептидов, терпенов, жирных кислот и др. Аннотирова-
ны 6 кластеров генов, ответственных за синтез нерибосомальных пептидов: бациллобактина, бацилизи-
на, бацилломицина, сурфактина, плипастина и фенгицина. Такая широкая представленность антимик-
робных генов в отличие от многих других бацилл, содержащих обычно 2-4 аналогичных кластера, корре-
лирует с высокой антагонистической активностью штамма к патогенным грибам (Fusarium spp., Alternaria 
spp.) и бактериям (Salmonella spp., Klebsiella spp., Escherichia coli). Выраженная антагонистическая актив-
ность штамма и его пробиотические свойства в отношении цыплят-бройлеров позволяют использовать 
его для создания биопрепарата для сельского хозяйства и в качестве кормовой добавки для птицеводст-
ва. В дальнейшей работе планируется выделение и характеристика антимикробных метаболитов штам-
ма GM5. Работа выполнена при финансовой поддержке РНФ *проект №. 16-16-04062]. 
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